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Abstract 

Objective  

This experiment was conducted for developing of linkage map using SSR and ISSR 

markers in Iranian rice population, mapping of QTLs involved in salinity tolerance, and 

also evaluation of salinity tolerance in studied genotype. 

 

Materials and Methods 

In order to determine the salinity tolerance QTLs in a germination stage on an Iranian rice 

population (caused Ahlami Tarom × Neda cross), a factorial experiment was performed 

based on a randomized complete block design with three replications under three salinity 

levels of NaCl (0, 12, 22 dS.m-1). 

 

Results 

The difference between populations in different levels of salinity was significant for all 

germination traits. Under normal conditions, 4, 1, 2 and 1 QTLs were detected for radicle 

weight, plumule weight, germination percentage and germination rate, respectively. In 12 

dS.m-1, 1, 1, 1, 2, 1 and 1 QTL for seedling weights, plumule weight, radicle length, 

coleoptile, germination percentage and germination rate. In 22 dS.m-1, 2, 1, 1 and 1 QTL 

were located for radicle weight, plant length, germination percentage and germination 

rate. 

 

Discussion 

The major effects of QTLs in this study played an important role in salinity tolerance and 

can be studied in marker assisted selection programs in rice under saline conditions. 
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 چکیده

هاای  QTLیابی در جمعیت برنج ایرانی و مکان ISSRو   SSRهای تهیه نقشه پیوستگی نشانگر هدف از پژوهش حاضر، هدف:

 به تنش شوری بود. های مورد بررسیارزیابی تحمل ژنوتیپهمجنین و دخیل در تحمل شوری 

بارنج   تیا جمع کیا  یبر رو زنیدر مرحله جوانه یشیآزما یش شورتحمل به تن هایQTL ییبه منظور شناسا ها:مواد و روش

 یشاور  ماار یبا سه ساح  ت  یکامل تصادف هایدر قالب طرح بلوک لیندا( به صورت فاکتور× طارم  یاهلم ی)حاصل از تلاق یرانیا

NaCl (0 ،12 ،22 و سه تکرار انجام شد. منسزییدس )بر متر 

 طیباود. در شارا   داریمعنا  زنای صفات مرتبط باا جواناه   هیکل یبرا یسحوح مختلف شور در تیجمع هاینیلا نیاختلاف ب نتایج:

شاد. در تانش    یابیا رد زنیو سرعت جوانه زنیجوانه درصد چه،وزن ساقه چه،شهیوزن ر یبرا بیبه ترتQTL  1و  2، 1، 4نرمال، 

 ل،یطول کلئوپت چه،شهری طول چه،وزن ساقه چه،اهیوزن گ یبراQTL  1و  1، 2، 1، 1، 1 بیبر متر به ترت منسزییدس 12 یشور

وزن  یبارا  QTL 1و  1، 1، 2 بیا بر متار، باه ترت   منسزییدس 22 یمشخص شد و در شور زنیو سرعت جوانه زنیدرصد جوانه

 شد. یابیمکان زنیو سرعت جوانه زنیدرصد جوانه چه،اهیطول گ چه،شهیر

 هاای در برناماه  توانناد ینمودند و ما  فایا یرا در تحمل به شور یهش نقش مهمپژو نیبزرگ اثر در ا یهاQTL  نتیجه گیری:

 .رندیقرار گ یشور مورد بررس طیبرنج در شرا زنیانتخاب به کمک نشانگر جوانه

 انتخاب به کمک نشانگر ،یکنترل کننده صفات کم یژن یبرنج، مکان ها ،یجوانه زن کلمات کلیدی:

 

 مقدمه

دهد. تحت تاثیر قرار می و بیوشیمیایی کی، فیزیولوژیکیمورفولوژی متعددهای مکانیسم ایجادبا  تنش شوری رشد گیاهان را

که  های کمکی مختلفباشد که توسط عوامل ژنتیکی و فیزیولوژیکی و مجموعه مکانیسمتحمل به نمک یک صفت پیچیده می

تنوع مبنای همه  .(Mishra, 1996; Mishra et al. 1998; Singh et al. 2001) دشوژنی هستند کنترل میاکثراً چند

باشد. بدیهی است که با بالا رفتن تنوع ژنتیکی در یک جامعه حدود انتخاب ها بوده و انتخاب ژنوتیپی نیز نیازمند تنوع میگزینش

 Flowers and) استشوری  تحمل برای بالایی تنوع دارای برنج(. Abozari-Gazafrodi et al. 2008شود )تر میوسیع

Yeo, 1981; Lisa et al. 2004 .)رقم دو نشان داده شده است که مثال عنوان به Pokkali (به شوری مقاوم بسیار )و IR29 

از این رو، قرار دادن برنج در گروه گیاهان حساس به شوری  شوری دارند. به پاسخ در زیادی با یکدیگر تفاوت( حساس بسیار)

ده  از برنج که بیش ژن با وجود بانک خصوص شوری را دارد، به برابر در مقاومت داری افزایش معنیصحی  نبوده و این گیاه توانای

 متحمل زیادی مقدار به است، برنج مهم قلیائیت و شوری به پاسخ بین تمایز همچنین .کندرا حفظ می جهان ژنوتیپ از سراسر هزار

 سدیمی هایخاک اصلاح برای موثر یمحصول (. برنجMishra, 1996) دارد شوری به یکمتر بسیار و تحملبوده قلیائیت  به
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های ها در خاکمکان در بعضی تواندمی شوری آن به تحمل دامنه و غرقاب بودن به متحمل دلیل به و( Singh, 1994)است 

های سایی مکانتر تحقیقات مربوط به شنابیش .(Singh et al. 2009; Lafite et al. 2004) کشت گردد هم ساحلی شور

 Prasad et al. 2000; Flowers et)ای و مراحل تکاملی گیاه بوده است ژنی کنترل کننده شوری در برنج، در مرحله گیاهچه

al. 2000; Koyama et al. 2001; Lee et al. 2007) زنی انهدر مرحله جو کمتریاین در حالی است که تعداد تحقیقات  و

 مثال عنوان به. است نسبتا متحملزنی، با اینکه به شوری حساس است ولی در مرحله جوانه برنجگیاه  بذر برنج صورت گرفته است.

-دسی 28) درصد 6/1 غلظت با( طعام نمک) تنها نمک از استفاده با مختلف برنج زنی ارقامقابلیت جوانه ارزیابی برای یآزمایش

و  2MgCl، NaCl ،2CaCl شامل نمک از ود دارد )محلولیهای شور هند وجنمک معمولی که در خاک و( متر بر زیمنس

4SO2Na فراتر بسیار که غلظتیزدند؛  جوانه دریا آب شوری برابر دو از بیش در ارقام از برخی .گرفتانجام  (10: 5: 4: 1 به نسبت 

ه از نشانگرهای با استفاد Zeng et al (2004).  (.Sankar et al. 2006) باشدمی رویشی رشد طول در تحمل آن از

برای صفت سرعت  Teqingو  Lemontخویش آمیخته نوترکیب حاصل از تلاقی بین دو واریته برنج  ای در جمعیتریزماهواره

درصد از کل تغییرات فنوتیپی را  7/12و  2/5که به ترتیب  7و  3های روی کروموزوم QTLروز، توانستند دو  7زنی بعد از جوانه

های مرتبط با خواب بذر در برنج، از QTL( با هدف تعیین 2008) Jing et al در پژوهشی یین نمایند.کردند، تعتوجیه می

استفاده  Akihikariبا والد   1Ludao) F ×(Akihikariحاصل از تلاقی برگشتی  1F1BCنشانگرهای ریزماهواره در جمعیت 

-درصد از کل تغییرات فنوتیپی را روی کروموزوم 5/4و  5/5، 1/7، 8/7برای خواب بذر به ترتیب با  QTLکردند و توانستند چهار 

( از یک جمعیت خویش آمیخته نوترکیب به دست 2010) Wang et al. در تحقیقی  ( تعیین نمایند.QTL)دو  6و  2، 1های 

های QTL، جهت تعیین IR26( و یک واریته حساس به شوری Jiucaigingآمده از تلاقی بین یک واریته مقاوم به شوری )

ای چندگانه یابی فاصلهزنی بذر برنج تحت شرایط کنترل شده و تنش شوری استفاده کردند. روش مکانکنترل کننده جوانه

(MIM1 در مجموع چهار ،)QTL دو  4های زنی در شرایط کنترل )آب مقحر( روی کروموزومبرای صفت درصد جوانه(QTL و )

زنی تحت شرایط تنش شوری روی برای درصد جوانه QTL 4نمودند. همچنین درصد تعیین  5/35با توجیه فنوتیپی  10

یکی  از کل تغییرات، را شناسایی نمودند. 7/43و  3/11، 5/36، 6/9با توجیه تنوع فنوتیپی به ترتیب  9و  7، 3، 2های کروموزوم

-است. به طورکلی روش 2کننده صفات کمی های کنترلیابی ژنهای کاربردی در محالعه صفات کمی در دهه اخیر، مکانازبرنامه

یابی عدم تعادل و نقشه 3یابی پیوستگییابی جایگاه صفات کمی به دو گروه اصلی نقشههای به کار رفته در شناسایی و مکان

ودن با توجه به اهمیت تنش شوری و ماهیت کمی ب(. ali et al-Agha. 2016شوند )تقسیم می 5یابی ارتباطییا نقشه 4لینکاژی

                                                           
1 Multiple Interval Mapping 
2-QTL Mapping 
3- Linkage Mapping 
4- Linkage Disequilibrium Mapping 
5-Association Mapping 
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های کنترل کننده صفات مرتبط با تحمل به شوری در مراحله جوانه زنی و QTLشناسایی این صفت، یکی از اهداف این تحقیق 

 تنوع فنوتیپی صفات در جمعیت مورد محالعه بود.توجیه در  QTLتعیین سهم هر 

 

 هامواد و روش

در آزمایشگاه گیاهشناسی دانشکده  1394 سال زنی آزمایشی در تابستانهای فنوتیپی مرحله جوانهجهت ثبت داده

هایی دیشتصادفی در پتری های کاملبلوک صورت فاکتوریل در قالب طرحهب این آزمایشکاووس اجرا شد. کشاورزی دانشگاه گنبد

ها درون شدیپتریتکرار صورت پذیرفت.  سه دردسی زیمنس بر متر  22و  12)نرمال(،  با سه سح  تیمارمتر سانتی 9به قحر 

درصد به مدت یک هفته قرار  70گراد و رطوبت درجه سانتی 25)ساخت آلمان( در دمای  Weiss Technikدستگاه ژرمیناتور 

داده شدند. چون دستگاه دارای سه طبقه بود و هر طبقه به عقیده نگارنده گان نور یکسانی دریافتن نمی کردند، روی شیب دریافتی 

زیمنس دسی 22 و 12، صفرخالص با قابلیت هدایت الکتریکی  NaClتیمارها شامل محلول آب نمک . نور بلوک بندی انجام شد

حاصل از تلاقی اهلمی طارم و ندا انتخاب شدند. بذرها با  F8لاین جمعیت  96هر یک از عدد بذر سالم از  100بر متر بودند. 

-ریظروف پت قحر شستشو شدند. بذرها بر رویه بار با آب مدقیقه استریل و سپس س 10درصد هیپوکلریت سدیم برای  دومحلول 

های دیشدسی زیمنس پتری 22و  12و بعد از اعمال تنش شوری در سحوح قرار داده شدند. شده کاغذ صافی استریل دارای  دیش

-د. تعداد بذرهای جوانهلیتر محلول آب نمک اضافه شمیلی پنجدیش درون هر پتری سه تیمار مورد بررسی درون دستگاه ژرمیناتور 

روز  14ه و دیش شمارش شدساعت پس از قرار گرفتن در پتری 168 و 144، 120، 96، 72، 48، 24ها در زده برای هر یک از لاین

گیری شد. اندازه (مترمیلی )بر حسبچه و طول کلئوپتیل با استفاده از کولیس چه، طول ساقهطول ریشهطول گیاهچه،  پس از کشت

بر اساس  زنیاستفاده شد. درصد جوانه دقت یک ده هزارم گرمچه از ترازوی با چه، وزن ساقهصفات وزن گیاهچه، وزن ریشهبرای 

 .(Glenn, 2008) باشد طبق رابحه زیر محاسبه شدچه از پوسته بذر میمتر ریشهمیلی دوزنی که خروج حداقل شاخص جوانه

GP6 = Ni/N×  100 (1رابحه    

تعداد کل بذرها است.  Nام و  iزده در روز تعداد بذرهای جوانه Niنشان دهنده درصد جوانه زنی،  GP رابحهدر این 

 ( استفاده شد.2013) Javadi et al.زنی از رابحه همچنین برای محاسبه سرعت جوانه

GR7 = X1/Y1+ (X2-X1)/Y2 +…. + (Xn-Xn-1)/ Yn                  (                                    2رابحه 

-نرخ جوانه GRو  nزده در روز تعداد بذور جوانه Xnو  nنشان دهنده تعداد روز از ابتدای کشت تا روز  Ynدو  رابحهدر 

نشانگر  30با کمک طارم و ندا به همراه والدین لاین حاصل از تلاقی ارقام اهلمی 96 مولکولی،های به منظور ارزیابی بود.زنی 

SSR  گر نشان 15وISSR برای استخراج ندمورد ارزیابی قرار گرفت چند شکل .DNA لاین از  96های برگی مربوط به نمونه

                                                           
6 Germination percentage 
7 Germination Rate 
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به  DNAهای والدینی به وسیله نیتروژن مایع در هاون چینی آسیاب شدند. استخراج های برگی بوته، به همراه نمونهF8جمعیت 

الکتروفورز افقی و ژل با استفاده از ها DNA کیفیت تعیین و انجام گرفت CTAB8 (Khumallambam et al. 2013)روش 

استفاده شد. معیار Gramene  (2015 )ژنتیکی ماهواره مناسب از پایگاه اطلاعاتهای ریزبرای انتخاب نشانگر آگارز انجام گرفت.

عداد آلل مشاهده شده بود. (، میزان هتروزیگوسیتی و تPIC9شکلی )ترتیب میزان اطلاعات چندبه SSRی هاانتخاب آغازگر

گانه انتخاب شدند با توجه به نظر لندر و بوتیستین نیز به صورت تصادفی روی هر کروموزوم به صورت جدا SSRهای نشانگر

(Lander and Botstein. 1989 چون میانگین فاصله بین دو نشانگر در تحقیق حاضر کمتر از )سانتی مورگان بود این  20

 BIORADمدل  ترموسایکلر دستگاه با استفاده از DNAتکثیر  .شدیابی مناسب تشخیص دادهای نقشهتعداد نشانگر بر

(iCycler)  لیتر برای هر نمونه میکرو 10و در حجم ساخت کشور آمریکاDNA  .واکنش انجام پذیرفتPCR های نشانگرSSR 

چرخه سه  30گراد بود. سپس درجه سانتی 95ای با دمای هدقیق 5/2سازی اولیه یک چرخه چرخه انجام شد. مرحله واسرشته 32در 

 72و  50، 95های ثانیه به ترتیب در دما 30ثانیه و سنتز  30یک دقیقه، اتصال آغازگرها  DNAسازی ای یعنی واسرشتهمرحله

ای یک چرخه پنج دقیقهدر  PCRانجام گرفت. در مرحله آخر هم تکثیر نهایی محصولات  SSRهای برای نشانگرگراد سانتیدرجه

واسرشته سازی . بودچرخه و پنج مرحله  37 شامل ISSRهای نشانگر PCRواکنش  گراد صورت گرفت.درجه سانتی 72در دمای 

، DNAگراد انجام شد. پس از آن سه مرحله واسرشته سازی درجه ساتی 95ای و با دمای در یک چرخه پنج دقیقه DNAاولیه 

درجه سانتی گراد انجام گرفتند.  72و  54الی  42، 95چرخه به ترتیب در دمای  35ز هر کدام در یک دقیقه و اتصال آغازگرها و سنت

 الکتروفورز دستگاه از محالعه این در ای صورت پذیرفت.گراد و در یک چرخه پنج دقیقهدرجه سانتی 72تکثیر نهایی نیز در دمای 

آمید با آکریلها از ژل پلیهای نشانگرو برای تفکیک و نمایش جایگاه( )ساخت کشور دانمارک Clevear VS20مدل  عمودی

برای تهیه نقشه  .انجام شد 10نقره سریع آمیزیرنگ به موسوم روش با هاباند سازی. نمایانشش درصد استفاده گردید غلظت

بتدا برای هر مکان ژنی نشانگر، نوارهای ، اSSRهای بارز نشانگربا توجه به وراثت هممحالعه در جمعیت مورد  پیوستگی ژنتیکی

به دست  96×45های ژنوتیپی جمعیت به ابعاد شناسایی و ژنوتیپ هر فرد مشخص شد و سپس ماتریس داده F8والدینی در افراد 

یا ندا  P2برای افرادی که یک نوار مشابه با والد  Bیا اهلمی طارم داشتند،  P1یک نوار مشابه با والد که برای افرادی  Aآمد )

ایجاد شدند. برای تخصیص هر یک از  Mapmaker/EXPو  Map Managerافزارهایبا استفاده از نرم نقشه ژنتیکیداشتند(. 

و  Chen et al. (2007) های ژنتیکی ارایه شده توسطهای پیوستگی بدست آمده با نقشه، گروههبه کروموزوم مربوط گرآغاز

McCouch et al. (1997 ) مورگان( از تابع های نوترکیبی بین نشانگرها به واحد نقشه )سانتیدند. برای تبدیل نسبتشمقایسه

Kosambi (1944)  .های آماری چند های آماری متداول در محاسبه نقشه پیوستگی بیشتر شامل روشروشاستفاده گردید

محاسبه که با استفاده از میانگین صفات مورد بررسی  اند از تجزیه رگرسیون پیش برنده،ها عبارتترین آنشوند که مهممتغیره می

                                                           
8-Cetyl trimethyl ammonium bromide 
9 Polymorphism information content 
10-Rapid Silver Staining 
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زنی در دو مرحله جداگانه به عنوان متغیر وابسته و سایر صفات به عنوان زنی و سرعت جوانهشد به این منظور دو صفت درصد جوانه

زنی با استفاده از ه جوانهدر مرحل هالاینهای حاصل از بررسی داده(. Farshadfar, 2010) متغیر مستقل در نظر گرفته شدند 

قرار گرفتند. تجزیه واریانس برای صفات مختلف  توکیبا استفاده از آزمون مورد تجزیه واریانس و مقایسه میانگین  SASافزار نرم

ل در قالب طرح فاکتوری SASافزار زیمنس بر متر( با استفاده از نرمدسی 22و  12زنی)شاهد، شوری های مختلف جوانهدر شوری

های  QTL.درصد مورد مقایسه قرار گرفتند پنج( در سح  احتمال LSDداری )ها با آزمون حداقل تفاوت معنیانجام شد. میانگین

ای مرکب با استفاده یابی فاصلههای مورفولوژیکی با استفاده از نقشه پیوستگی تهیه شده شناسایی شدند. مکانکنترل کننده صفت

ها ( رسم شد و نقاط اوج منحنیLRT یاLOD 11نمایی )های درستانجام شد. سپس منحنی QTL Cartographerافزار از نرم

 QTLافزار و به کمک نرم EM12ها در این روش با استفاده از الگوریتم ها شناسایی گردید. برآورد پارامترQTLبه عنوان مکان 

Cartographer .انجام شد 

 

 نتایج و بحث

 22و  12تغییرات صفات در مرحله جوانه زنی در سه سح  نرمال ، شوری : هامیانگین و مقایسه تجزیه واریانس

شرایط محیحی، برش دهی  ×لاین  دار شدن منبع تغییرات. نظر به معنیقرار گرفتند مورد تجزیه فاکتوریلابتدا دسی زیمنس بر متر 

 که دادنشان دسی زیمنس  22و شوری ر شرایط نرمال دمورد بررسی ت اصف جدول تجزیه واریانس .در هر سح  از تنش انجام شد

مورد ارزیابی زیمنس بر متر، همه صفات دسی 12در شرایط شوری همچنین  بودند.دار درصد معنی 1در سح  احتمال کلیه صفات 

ین صفات تحت در بررسی مقایسه میانگ ند.درصد بود یکداری در سح  احتمال اختلاف معنیدارای زنی، جز صفت درصد جوانهه ب

زیمنس بر متر با استفاده از روش آزمون توکی در سح  احتمال پنج درصد بین دسی 22و  12شرایط نرمال و دو سح  تنش شوری 

زنی میانگین در شرایط نرمال نسبت به دو سح  داری مشاهده شد. برای همه صفات به جز صفت درصد جوانهصفات اختلاف معنی

دار بود و بیشترین میانگین برای هر صفت در مرحله نرمال مشاهده گردید. برای صفت درصد معنیشوری دیگر دارای اختلاف 

دار نبود، این امر نشان دهنده این است که گیاه زیمنس بر متر اختلاف معنیدسی 12زنی بین دو شرایط نرمال و شوری سح  جوانه

زنی، زنی، کاهش درصد جوانهتنش شوری عموماً باعث تاخیر در جوانه .زنی به تنش شوری داردبرنج مقاومت خوبی در مرحله جوانه

(. در واقع Munns and Termaat, 1986; Saadati et al. 2004شود )چه میزنی و کاهش رشد گیاهکاهش سرعت جوانه

 گیرد.ترین عواملی است که تحت تاثیر شوری قرار میزنی بذور از مهمسرعت و درصد جوانه

 

 

                                                           
11 Logaritm of adds 
12 Expectation Maximization 
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 . تجزیه واریانس صفات مورد بررسی1جدول 

Table 1. Analysis of variance of the studied traits 

 (Normal)نرمال 

 (MS)میانگین مربعات   

S
o

u
rc

e 
o

f 

v
ar

ia
ti

o
n

یر 
تغی
ع 
ناب
م

 

ی
زاد
ه آ
رج
د

 

d
f

 

جه
اه
 گی
زن
و

 

S
ee

d
li

n
g

 w
ei

g
h
t

 

شه
 ری
زن
و

 چه

R
ad

ic
k
e 

w
ei

g
h

t
 

قه
سا
ن 
وز

 چه

P
lu

m
u

le
 w

ei
g

h
t

 

 ری
ول
ط

ه 
ش

R چه
ad

ic
le

 l
en

g
th

 

line 653.11 **0.16 **0.05 **0.04 95 لاین** 

Block 0.00 2 بلوکns 0.00ns 0.00ns 103.84** 

Error 6.09 0.00 0.00 0.00 190 خحا 

CV 
ضریب 

 % تغییرات
 2.17 6.34 31.90 4.16 
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line 1.67** 93.85** 1515.99** 73.62** 346.96** 95 لاین 

Block 2 بلوک ns13.18 **9.71 **176.88   

Error 0.04 0.99 11.42 1.12 5 190 خحا 

CV 
ضریب 

 %تغییرات
 5.21 6.14 3.32 1.02 1.22 

 اندداری، اعداد تا دو رقم اعشار نشان داده شدهعدم معنی nsدرصد،  1دار در سطح درصد،  ** معنی5دار در سطح *معنی

* Significant at level 5%, ** Significant at 1% level, ns insignificant, Numbers are shown in two 

decimal places 
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 . 1ادامه جدول 

Table 1. Continued 

  ) dS.m 12Salinity-1( زیمنس بر متردسی 12شوری 

 (Ms) میانگین مربعات  
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line 35.90** 866.71** 0.01** 0.01** 0.03** 95 لاین 

Block 0.00 0.00** 2 بلوک* ns0.00 **76.68 **27.39 

Error 4.146 5.92 1.25 1.11 1.19 190 خحا 

CV 
ضریب 

 % تغییرات
 4 7.92 11.58 4.80 5.657 
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line 196.00** 61.51** 35.90** 95 لاین ns29.79 **3.333 

Block 27.39** 2 کبلو ns0.791 **194.57 ns22.03 ns0.000 

Error 0.008 1.43 11.73 1.195 4.146 190 خحا 

CV 
ضریب 

 % تغییرات
 5.657 6.877 4.26 1.31 0.63 

 اندداری، اعداد تا دو رقم اعشار نشان داده شدهعدم معنی nsدرصد،  1دار در سطح درصد،  ** معنی5دار در سطح *معنی

* Significant at level 5%, ** Significant at 1% level, ns insignificant, Numbers are shown in two 

decimal places 



 1398 و همکاران، روزبهبه

11 
Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 . 1ادامه جدول 

Table 1. Continued 

  ) dS.m 22Salinity-1( زیمنس بر متردسی 22شوری 

 (MS)میانگین مربعات   
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line 0.02** 95 لاین ns0.00 **0.01 **114.72 

Block 2 بلوک ns0.00 ns0.00 ns0.00 ns2.19 

Error 0.87 0.00 0.00 0.00 190 خحا 

CV 
ضریب 

 %تغییرات
 1.73 7.64 50.28 8.94 

 

S
o
u
rc

e 
o
f 

v
ar

ia
ti

o
n

 

یر
تغی
ع 
ناب
م

 

ی
زاد
ه آ
رج
د

 

d
f

 

قه
سا
ل 
طو

 چه

P
lu

m
u
le

 l
en

g
th

 

ل
پتی
ئو
 کل
ول
ط

 

C
o
le

o
p
ti

le
 l

en
g
th

 

یاه
 گ
ول
ط

 چه

S
ee

d
li

n
g
 L

en
g
th

 

نی
ه ز
وان
 ج
صد
در

 

G
er

m
in

at
io

n
 p

er
ce

n
ta

g
e

 

انه
جو
ت 
رع
س

نی
ز

 G
er

m
in

at
io

n
 r

at
e

 

line 5.05** 136.82** 425.52** 91.30** 141.4** 95 لاین 

Block 2 بلوک ns1.34 ns1.01 ns6.68 0 0 

Error 0 1.28 1.76 0.51 0.88 190 خحا 

CV 
ضریب 

 % تغییرات
 6.74 16.66 5.42 1.34 0.64 

 اندداری، اعداد تا دو رقم اعشار نشان داده شدهعدم معنی nsدرصد،  1دار در سطح درصد،  ** معنی5دار در سطح *معنی

* Significant at level 5%, ** Significant at 1% level, ns insignificant, Numbers are shown in two 

decimal places 
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  دسی زیمنس 22و  12مقایسه میانگین برای صفات تحت شرایط نرمال و دو سطح تنش شوری -2جدول 

 در متر

Table 2. Comparison of mean for traits under normal conditions and two levels of salinity 

stresses of 12 and 22 dS.m-1 
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 نرمال

Normal 
0.079a 0.010a 0.027a 59.282a 

 دسی زیمنس 12شوری 

 1-dS.m 12 
0.068b 0.007b 0.021b 50.607b 

 دسی زیمنس 22شوری 

1-dS.m 22 
0.047c 0.002c 0.009c 10.461c 

HSD 0.001 0.002 0.001 1.405 
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 نرمال

Normal 
42.569a 17.941a 10.795a 98.33a 5.431a 

 دسی زیمنس 12شوری 

 1-dS.m 12 
35.996b 15.895b 86.604b 93.906a 4.631b 

 دسی زیمنس 22شوری 

1-dS.m 22 
13.958c 4.913c 24.420c 84.583c 4.434c 

HSD 0.719 0.686 1.916 7.729 0.001 

 عدم معنی داریnsدرصد،  1درصد،  ** معنی دار در سح  5عنی دار در سح  *م

* Significant at level 5%, ** Significant at 1% level, ns insignificant 

 

ای باه  زنی در تنش شوری داشتند، از رگرسیون مرحلهها به جوانهجهت گزینش صفاتی که نقش مهمتری در مقاومت لاین

زنی در دو مرحله جداگانه به عناوان متغیار   زنی و سرعت جوانهاستفاده شد. برای این منظور دو صفت درصد جوانه برندهروش پیش 
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زنی در شرایط نرماال دو متغیار درصاد    وابسته و سایر صفات به عنوان متغیر مستقل در نظر گرفته شدند. برای صفت سرعت جوانه

زیمنس بر متار دو متغیار مساتقل    دسی 12( از تغییرات را توجیه نمودند. در شوری 47/0چه بیشترین درصد )زنی و طول ساقهجوانه

زیمنس بار متار متغیار درصاد     دسی 22درصد از تغییرات را توجیه کرده و در سح  شوری  786/0 چهزنی و طول ساقهدرصد جوانه

در هر سه مرحله به ترتیاب میازان   نیز زنی وانهصفت مستقل سرعت ج درصد از تغییرات را توجیه نمود. 892/0زنی به تنهایی جوانه

 (.3درصد از تغییرات را توجیه نمود )جدول  944/0و  751/0، 385/0

و  SSRنشانگر  30نقشه پیوستگی تهیه شده بر اساس : زنیهای جوانههای ژنی موثر بر مولفهیابی مکانمکان

 12 باه  گروه پیوساتگی متعلاق   12، نشانگرها را به F8فرد جمعیت  96آلل تکثیر شده چند شکل( روی  60)با  ISSRنشانگر  15

 مجاور دو نشانگر بین در فاصله و مورگانسانتی 3/1411با  ( برابر1944) Kosambiاساس تابع  بر نقشه طول با برنج کروموزوم

 3/81مورگاان و حاداقل   سانتی 3/156با  11ول پیوستگی در کروموزوم شماره منتسب کرد. حداکثر ط مورگانسانتی 34/15با  برابر

هاای  بود. مقایسه نقشه ژنتیکی تهیه شده در این محالعه با سایر محقیقن کاه روی جمعیات   10مورگان در کروموزوم شماره سانتی

ه این نقشه از نظر طول باا آنهاا متفااوت    نشان داد ک (Rabii et al. 2014; Sabouri et al. 2008)برنج ایرانی کار کرده اند 

های به کار رفته و همچنین نوع و تعداد نشانگرهای باه  توان به نوع جمعیت، پیش زمینه ژنتیکی جمعیتباشد. این تفاوت را میمی

  QTLکاه  شناساایی شادند   QTLچاه در شارایط نرماال چهاار     برای صفت وزن تار ریشاه   کار رفته در محالعات آنها نسبت داد.

qWRN6a ،qWRN6b  وqWRN6c  بودند. موقعیت  ششبر روی کروموزوم شمارهqWRN6a  بین دو نشانگرRM111-

ISSR8-4  درصد تغییارات   2/3که میزان  و در جهت آلل اهلمی 376/0مورگان وجود داشت. مقدار اثر افزایش سانتی 38به فاصله

 یدرصاد  5/0اثر ناچیز  مورگان وسانتی 42در فاصله  ISSR8-4-RM597بین نشانگرهای  qWRN6bفنوتیپی را توجیه نمود. 

مورگان قرار داشات و  سانتی 76به فاصله  RM597-ISSR9-1بین دو نشانگر  qWRN6cصفت داشت. این در توجیه فنوتیپی 

-انتیسا  24باه فاصاله    هفات نیز بر روی کروموزوم شاماره   qWRN7درصد از تغییرات فنوتیپی صفت را توجیه کرد.  1/1میزان 

چاه را توجیاه   درصد از تغییرات فنوتیپی صفت وزن ریشه 3/0که حدود  قرار گرفت ISSR2-2-ISSR4-6مورگان بین دو نشانگر 

 نمود.

برای همین صفت درساح  تانش    مشاهده نشد. QTLزیمنس بر متر هیچگونه دسی 12چه در شوری برای وزن تر ریشه

های مرحله نرمال شناسایی گردیدند که از لحاظ QTL نیز مشابه  qRWS22-7وqRWS22-6 زیمنس بر متر دسی 22شوری 

بین نشاانگرهای   هفتو  ششهای نیز به ترتیب بر روی کروموزوم  QTLه هم بودند. این دویموقعیت کروموزومی و نشانگری شب

RM597-ISSR9-1  وISSR2-2-ISSR4-6  مورگان قرار گرفتند. مقدار سانتی 24و  76به فاصلهLOD  رای باqRWS22-

درصاد از   4/1و  7/0و باه ترتیاب    QTL 015/0. مقدار اثار افزایشای هار دو    بود qRWS22-7983/5و برای  361/5برابر با  6

 تغییرات فنوتیپی صفت فوق را تبیین نمودند.
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به عنوان متغیر وابسته و صفات دیگر به عنوان جوانه زنی سرعت . نتایج رگرسیون مرحله ای -3جدول 

 دسی زیمنس در متر 22و  12زنی سطوح نرمال، ستقل در آزمایش جوانهمتغیر م

Table 3. Stage regression results. Germination rate as dependent variable and other traits 

as independent variable in germination experiment at three levels of normal, 12 and 22 

dS/m 

مرحله
 

lev
el

 

متغیر وارد شده به مدل
 

v
ariab

le en
tered

 

in
to

 th
e m

o
d

el
ب رگرسیون 

ضری
 

reg
ressio

n
 

co
efficien

t
 

ی استاندارد
خحا

 stan
d
ard

 erro
r

 

F
 

ب تبیین
ضری

 

2
R  

 نرمال

Normal 

 درصد جوانه زنی

Germination percentage 
0.620 0.01 58.731 **0.385 

 چهطول ساقه

Plumule length 
0.686 0.05 41.369 **0.471 

دسی  12شوری 

 زیمنس

1-dS.m 12 

 درصد جوانه زنی

Germination percentage 
0.866 0.004 282.754 **0.751 

 چهطول ساقه

Plumule length 
0.866 0.005 170.528 **0.786 

دسی  22شوری 

 زیمنس

1-dS.m 22 

 درصد جوانه زنی

Germination percentage 
0.892 0.004 774.037 **920.8 

 نرمال

Normal 

 زنیسرعت جوانه

Germination rate 
0.620 0.629 58.731 **0.385 

دسی  12شوری 

 زیمنس

1-dS.m 12 

 زنیسرعت جوانه

Germination rate 
0.866 0.707 282.754 **0.751 

دسی  22شوری 

 زیمنس

1-dS.m 22 

 زنیسرعت جوانه

Germination rate 
0.891 0.486 774.037 **0.944 

 عدم معنی داریnsدرصد،  1معنی دار در سطح **   درصد،5معنی دار در سطح *

* Significant at level 5%, ** Significant at 1% level, ns insignificant 
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چه مقدار توجیه فنوتیپی صفت بسیار پایین باود و هماه   های شناسایی شده صفت وزن تر ریشهQTLدر کل برای تمامی  

QTLکه  شدنیز عنوان اثر بودند. در تحقیقی مشابه  ها کوچکQTLن شده برای صفت وزن تر ریشه جاز   یهای تعیQTL  هاای

های QTLماند، احتمالاً ییرات فنوتیپی صفت توجیه نشده باقی میبا توجه به اینکه بخش زیادی از تغ شوند.کوچک اثر محاسبه می

بدسات آماده از    F2:3با اساتفاده از جمعیات   محققان دیگری . (Mardani, 2011) انددیگری در کنترل این صفت دخالت داشته

 3را برای وزن تر ریشه روی کروموزوم  QTLتلاقی دو رقم ایندیکا )طارم محلی و خزر(، با استفاده از نشانگرهای ریز ماهواره، دو 

 تعیین نمودند.

 qWSN3  ین دو نشاانگر  مورگاان و با  ساانتی  84به فاصله  سهبر روی کروموزوم شمارهISSR11-2-RM504   قارار

درصد از تغییرات فنوتیپی صفت را در شرایط نرمال تبیاین نماود کاه     5/5مقدار  QTLبود. این  039/0دارای اثر افزایشی  گرفت و

زیمنس بارای هماین صافت بار روی کروماوزوم      دسی 12نیز برای شرایط شوری  qSWS12-1باشد. کوچک اثر می QTLیک 

درصد از تغییرات فتاونیپی   2/8و مقدار  مورگان قرار گرفتسانتی 80به فاصله  RM594-ISSR13-1دو نشانگر  بین یکشماره 

)اینادیکا( و   CO39آمیختاه نوترکیاب حاصال از تلاقای باین      شیباا اساتفاده از جمعیات خاو    در آزمایشای   .صفت را توجیه کارد 

Moroberekan  ژاپونیکا(، جهت بررسی(QTLزن تر و خشک ساقه تحت تنش شاوری در بارنج، توانساتند    های کنترل کننده و

و  21و نیاز مقادار توجیاه     8/3و  7/4به ترتیاب   LODهایی با QTL 12و  یکهای کروموزومبر روی برای صفت وزن تر ساقه 

 Sabouri &Sabouri. در تحقیاق دیگاری،   (Haq et al.2010 ,) درصد از واریاانس فناوتیپی کال را شناساایی کنناد      3/12

ها باه ترتیاب دارای اثار افزایشای     QTLتعیین نمودند.  3و  1های در رابحه با وزن تر ساقه بر روی کروموزوم QTL( دو 2008)

 بودند.  97/22و  44/22و توجیه فنوتیپی  -04/1و  -01/1

بار   qPWS12-1یابی گردید. زیمنس مکاندسی 12چه و فقط در شرایط تنش شوری برای وزن تر گیاه QTLتنها یک 

مقادار   QTLایان   .مورگان قرار گرفات سانتی 82به فاصله  ISSR13-1-ISSR13-2بین دو نشانگر  یکروی کروموزوم شماره 

 بور را توجیه نمود. ذدرصد از تغییرات فنوتیپی صفت م 5/11

وزوم بر روی کروم qRLS12-1نشان داد.  QTLزیمنس بر متر یک دسی 12چه فقط در شرایط شوری صفت طول ریشه

برای طول  QTLتوانستند دو محققان . مورگان واقع شدسانتی 84و به فاصله  ISSR13-ISSR1-5بین نشانگرهای  یکشماره 

قارار   دوو  یاک هاای  تعیین نمایند که بار روی کروماوزوم   2/10و  99/0و اثرات افزایشی  8/12و  5/10چه با توجیه فنوتیپی ریشه

 .(Wang et al., 2010) داشتند

و  qCLS12-1 ،شناساایی شاد   QTLزیمنس بار متار دو   دسی 12ی صفت طول کلئوپتیل نیز فقط در شرایط شوری برا

qCLS12-11 قرار داشتند. مقدار  11و  یکهای به ترتیب بر روی کروموزومLOD  برایqCLS12-1 304/3    و اثار افزایشای

فاصاله نشاانگری    درنیاز   qCLS12-11را توجیاه نماود.    درصد از تغییرات فنوتیپی طول کولئوپتیل 1/11داشت که مقدار  05/0

ISSR12-4-ISSR9-3  مورگان و دارای سانتی 138به میزانLOD 04/2 بود. Mardani (2011 ) با استفاده از روش مکاان-
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بار روی   QTLرود توانسات دو  هاای غریاب و ساپید   حاصال از تلاقای رقام    F3ای مرکب برای جمعیت بارنج نسال   یابی فاصله

در  درصد از تغییرات فنوتیپی را تببین کارد.  72/9کوچک اثر بود و مقدار  QTL qCL-4شناسایی کند.  11و  چهارهای زومکرومو

بازرگ اثار محساوب     QTLدرصد از تغییرات فنوتیپی صفت مذکور را توجیه نمود که یک  4/24مقدار  QTLqCL-11حالی که 

 12و  11، هفت)دو مورد(،  دو)دو مورد(،  یکهای پتیل بر روی کروموزومبرای طول کلئو QTL، هفت نیز تحت شرایط نرمال شد.

. در پژوهش حاضر نیاز بار روی کروماوزوم    (Oh et al. 2007) درصد توجیه فنوتیپی صفت بود 16/12شناسایی کردند که دارای 

با مقدار  QTLبر متر، یک زیمنس دسی 22چه فقط در شرایط تنش شوری تعیین شد. برای صفت طول گیاه QTLیک  11شماره 

LOD  شناساایی شاد.    -097/0و اثر افزایشای   363/2برابر باqPLS22-5    باین دو نشاانگرISSR10-2-ISSR4-3   بار روی

 QTLدرصد از تغییرات فنوتیپی صافت فاوق را تبیاین کناد کاه یاک        هفتمشخص شد که توانست حدود  پنجکروموزوم شماره 

 شناسایی شدند.هایی QTLزنی در هر سه سح  آزمایش های درصد و سرعت جوانهتدر کل برای صف کوچک اثر محسوب شد.

باه ترتیاب    10بر روی کروموزم شاماره   (qGPN10bو  qGPN10a) QTL زنی در شرایط نرمال دوبرای درصد جوانه

داشت  -134/0شدند. مقدار اثر افزایشی  شناسایی ISSR14-2-ISSR13-4و  ISSR15-2-ISSR14-2بین فواصل نشانگری 

بر روی صفت اعمال کرد و دارای توجیاه   -134/0اثر افزایشی  qGPN10bدرصد از تغییرات فنوتیپی را تبیین نمود.  4/5و حدود 

بار روی   qGPS12-7زیمنس بر متار  دسی 12درصد از کل تغییرات فنوتیپی صفت بود. برای همین صفت در شرایط شوری  3/5

باا   -286/0 آن قرار داشت. اثر افزایشای  ISSR4-6-RM500مورگان بین دو نشانگر سانتی 24به فاصله  هفتکروموزوم شماره 

 22. در نهایت برای همین صفت در شرایط شوری محسوب شدکوچک اثر  QTLیک  بود که فنوتیپی درصد از تغییرات 5/0توجیه 

و  12در دو سح  تانش شاوری    qGPS22-7 شناسایی شدند.  10و  هفت، ششهای بر روی کروموزوم QTLزیمنس، سه دسی

برابار باا    LODو مقادار   -158/0دسی زیمنس بر متار دارای اثار افزایشای     22زیمنس نمایان شد که در شرایط شوری دسی 22

درصاد از تغییارات    2/1مقادار   -13/0اثر افزایشی  با qGPS22-6درصد از تغییرات صفت را تبیین نمود.  7/0بود و حدود  479/5

 10بر روی کروماوزوم شاماره    qGPS22-10قرار داشت.  ISSR2-3-ISSR4-5ت را تبیین کرد که بین دو نشانگر فنوتیپی صف

زنای در  بارای سارعت جواناه    قرار گرفات.  LOD  148/11با مقدار  qGPS22-10مورگان بین دو نشانگر سانتی ششدر فاصله 

قارار   ISSR14-2-ISSR13-4مورگان بین دو نشانگر تیسان 8به فاصله  10بر روی کروموزوم شماره  qGSN10شرایط نرمال 

بر روی کروموزوم  qGSS12-6زیمنس دسی 12بود. در شرایط شوری  -152/0و اثر افزایشی  194/6برابر با  LODداشت. مقدار 

 072/16آن برابر باا   LOD که مقدار مشخص شد RM597-ISSR9-1مورگان بین نشانگرهای سانتی 76با فاصله  شششماره 

بر روی کروماوزوم   QTLqGSS22-10شناسایی شده برای این صفت در این محالعه  QTLآخرین بود.  -367/0و اثر افزایشی 

 (.4)جدول  یابی شدمورگان موقعیتسانتی 10به فاصله  ISSR13-4-RM216بین دو نشانگر  10شماره 
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فرد  96آلل چند شکل( روی  60) ISSRنشانگر  15و  SSRنشانگر  30نقشه پیوستگی بر اساس  -1شکل 

 ندا ×اهلمی طارم  8Fجمعیت 

Figure 1. Linkage map based on 30 SSR markers and 15 ISSR markers (60 polymorphic 

alleles and 96 individuals of Ahlami Taroum × Neda F8
 popoulation  
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 زنیشده در مرحله جوانههای شناسایی QTL -4جدول 

Table 4 - QTLs detected at the germination stage 
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T
rait 

 Normal                                                نرمال

Ahlami 3.481 0.376 0.032 اهلمی RM111-ISSR8-4 38 6 qWRN6a  

Neda 5.317 0.588- 0.005 ندا ISSR8-4-RM597 42 6 qWRN6b 
چهوزن ریشه  

Root weight 
Ahlami 5.937 0.593 0.011 اهلمی RM597-ISSR9-1 76 6 qWRN6c  
Ahlami 6.361 0.567 0.003 اهلمی ISSR2-2-ISSR4-6 24 7 qWRN7  

Neda 2.115 0.039 0.055 ندا ISSR11-2-RM504 84 3 qWSN3 
چهوزن ساقه  

Plumule weight 

Neda 30.832 0.134- 0.045 ندا 
ISSR15-2-ISSR14-

2 
2 10 qGPN10a 

زنیدرصد جوانه  
Germination 
percentage 

Neda 35.218 0.134- 0.053 ندا 
ISSR14-2-ISSR13-

4 8 10 qGPN10b  

Neda 6.194 0.152- 0.014 ندا 
ISSR14-2-ISSR13-

4 
8 10 qGSN10 

زنیسرعت جوانه  
Germination rate 

 ) dS.m 12Salinity-1( زیمنس بر متردسی 12شوری 

Neda 2.259 0.032- 0.115 ندا 
ISSR13-1-
ISSR13-2 82 1 

qPWS12
-1 

 وزن گیاهچه
Seedling weight 

Ahlami 2.105 0.054 0.082 لمیاه 
RM594-ISSR13-

1 
80 1 

qSWS12
-1 

 چهساقهوزن 
Plumule weight 

Neda 2.106 0.05- 0.071 ندا ISSR13-ISSR1-5 84 1 
qRLS12-

1 
 چهطول ریشه

Radicle length 

Ahlami 3.304 0.05 0.111 اهلمی ISSR1-5-RM165 120 1 qCLS12-
1 

 طول کلئوپتیل
Coleoptile length 

Ahlami 2.04 0.064- 0.053 اهلمی 
ISSR12-4-
ISSR9-3 138 11 

qCLS12-
11  

Neda 21.250 0.287- 0.005 ندا ISSR4-6-RM500 24 7 
qGPS12-

7 

 زنیدرصد جوانه
Germination 
percentage 

Neda 16.072 0.367- 0.003 ندا RM597-ISSR9-1 76 6 
qGSS12-

6 
 زنیسرعت جوانه

Germination rate 

 ) dS.m 22Salinity-1( زیمنس بر متردسی 22شوری 

Ahlami 5.361 0.015 0.007 اهلمی RM597-ISSR9-1 76 6 
qRWS22

-6 
 چهوزن ریشه

Radicle weight 

Ahlami 5.983 0.015 0.014 اهلمی 
ISSR2-2-ISSR4-

6 
24 7 

qRWS22
-7  

Neda 2.363 0.097- 0.07 ندا 
ISSR10-2-
ISSR4-3 72 5 

qPLS22-
5 

 چهاهطول گی
Seedling length 

Neda 5.15 0.13- 0.012 ندا 
ISSR2-3-ISSR4-

5 
22 6 

qGPS22-
6  

Neda 5.479 0.158- 0.007 ندا ISSR4-6-RM500 24 7 
qGPS22-

7 

 زنیدرصد جوانه
Germination 
percentage 

Neda 11.148 0.146- 0.022 ندا 
ISSR15-2-
ISSR14-2 6 10 

qGPS22-
10 

 

Neda 0.203- 0.031 ندا 
6.92

7 
ISSR13-4-

RM216 
10 10 

qGSS2
2-10 

 زنیسرعت جوانه
Germination rate 
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 منابع

     هایبا استفاده از داده بررسی تنوع ژنتیکی ارقام برنج( 1387ابوذری گزافرودی ابوذر، هنرنژاد رحیم، فتوکیان محمد حسین )

 117-110(، 1)21. مجله پژوهش و سازندگی. صفات مورفولوژیکی

( Ricinus communis Lتجزیه ارتباط صفات مورفولوژیک در کرچک )( 1395) فرناز گودرزی ،رضا درویش زاده ،زهرا آقا علی

  .91-79(، 1)24تحقیقات ژنتیک و اصلاح گیاهان مرتعی و جنگلی ایران. مجله . ISSR ز نشانگرهایابا استفاده 

بررسی اثر شوری بر جوانه زنی و رشد اولیه گیاهچه چهار ( 1393) موسوی سید غلامرضا، ثقه الاسلامی محمدجواد، جوادی حامد

 .64-53(، 1)12ن. راعی ایراشریه پژوهشهای ز. نگونه گیاه دارویی

 صفحه. 341( نشانگرهای مولکولی. انتشارات دانشگاه تهران. 1393یاضی بهزاد )حسینی سالکده قاسم، نقدی محمدرضا، قره

اره یک برنج بر صفات مرتبط با تحمل به شوری و اثر کروموزوم شم( 1393) و همکاران خدیجه قمی ،زهرا مردانی ،بابک ربیعی

 .16-1(، 1)30نژادی نهال و بذر. بهمجله . ایزنی و گیاهچهخشکی در مراحل جوانه

 ( ارزیابی تحمل به شوری در ارقام بومی و اصلاح شده برنج ایرانی. مجله1387صیوری حسین، رضایی عبدالمجید، مومنی علی )
 .63-47(، 45)12ابع طبیعی. علوم و فنون کشاورزی و من

 صفحه 521( مباحث نوین در ژنتیک بیومتری. انتشارات دانشگاه آزاد اسلامی. 1389فرشادفر عزت الله )

( شناسایی نشانگرهای مولکولی پیوسته به ژن های تحمل به شوری در مرحله جوانه زنی برنج. پایان نامه 1390مردانی زهرا )

 ن.کارشناسی ارشد. دانشگاه گیلا

های فیزیولوژیک و بهنژادی تنش شوری در گیاهان. انتشارات دانشگاه ( جنبه1381یاضی بهزاد )علی محمد، قره میبدیمیرمحمدی
 صفحه. 288صنعتی اصفهان. 
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